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Antecedentes y objetivos: El lince ibérico (Lynx pardinus) es la especie de felino más amenazada del mundo. Es por eso 
que se desarrollan programas de conservación y estudios relacionados con la subsistencia de esta especie.  
Con la participación de la Estación Biológica de Doñana (EBD), en este proyecto se pretende analizar la información 
disponible sobre polimorfismos de secuencias genómicas de lince, cuyos resultados podrían ser útiles para un mejor manejo 
para la conservación de la especie. Para ello, se ha desarrollado un programa informático (Reportador), usando el lenguaje 
de programación Perl, que permite la anotación de las variantes alélicas encontradas en los individuos de estudio de la EBD. 
 
Métodos: El sistema básico usado para la consecución del objetivo principal se basa en la comparación de cada uno de los 
alelos de lince contra la base de datos de cromosomas de una especie de referencia, mediante la herramienta BLAST, que 
permite localizar secuencias homólogas para cada variante. Como genoma de referencia se ha usado el del perro (Canis 
familiaris), debido a la calidad del ensamblaje y anotación de su genoma.  
El uso de un genoma de referencia alternativo, es necesario debido a la ausencia de una anotación para el ensamblaje actual 
del genoma del lince y, por consiguiente, de información referente a la posición de sus genes. 
Asímismo, gracias al procesamiento del documento de salida generado por la herramienta BLAST, se podrán localizar los 
polimorfismos en el genoma de referencia gracias a diversos algoritmos de lectura y comparación con ficheros GTF (General 
Transfer Format), donde se recoge la información relativa a la localización de las diversas regiones de elementos genéticos. A 
su vez, se generan dos documentos de salida: el primero, recoge la información relativa a cada alineamiento encontrado y el 
segundo, presenta una tabla donde figura la información sobre las anotaciones.  
 
Discusión y conclusiones: El proyecto, que involucra bioinformática y biología de la conservación, permite no solo la 
anotación y estudio de las posibles mutaciones deletéreas en el lince, sino que facilita los estudios biológicos que incluyen 
estas tareas como objetivo, ya que proporciona una herramienta que muestra de forma directa los resultados que se 
pretenden conseguir y además reduce drásticamente el tiempo empleado en la consecución de estos objetivos. 
De manera adicional, el proyecto seguirá su curso centrándose en aquellos genes de interés que sean importantes para la 
supervivencia del lince, es decir, aquellos en los que el polimorfismo encontrado influya en procesos de vital importancia y un 
mínimo cambio pueda producir consecuencias fatales para el individuo. 
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